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摘要 
中华乌塘鳢(Bostrychus sinensis)，隶属于脊椎动物门(Vertebrata)，辐鳍鱼纲
(Actinopterygii) ， 鲈 形 目 (Perciformes) ， 塘 鳢 科 (Eleotridae) ， 乌 塘 鳢 属
(Bostrychus)。本研究采用了三种分子标记：微卫星标记 (SSR)、线粒体
DNA(mtDNA)基因序列、核基因 RyR3 序列检测和分析了闽浙沿海 6 个地理群
体共计 534 尾中华乌塘鳢样本的杂交带遗传结构及杂交渐渗情况。目前有多种
因素可以促进杂交带形成并维持杂交带的稳定，如杂种的性质、杂交带的组成
成分及其适应性。因此研究杂交带的遗传结构及渐渗现象对于理解杂交带的适
应性具有重要意义。通过研究得到如下结论： 
1、在微卫星数据(SSR)分析中，筛选了 15 个高度多态的微卫星座位，各个
座位的等位基因数范围为 7~44，观测杂合度(Ho)的范围为 0.1546~0.9600，期望
杂合度(HE)的范围为 0.4357~0.9602，各微卫星座位的多态信息含量(PIC)值为
0.2780~0.9523，表明中华乌塘鳢种群具有较高的多态性水平。近交系数(Fis)为-
0.3136~0.4487，除少数微卫星座位 Fis 为负数外，多数座位的 Fis 均为正数，表
明在中华乌塘鳢群体中出现了杂合子缺失的现象。 
2、在本研究中，中华乌塘鳢 Cytb 基因序列长度为 1141bp，总共检测到可
变位点 122 个，其中简约信息位点 79 个，并定义了 122 个单倍型。6 个地理群
体的单倍型指数在 0.765~0.895 之间，核苷酸多态性在 0.00157~0.002102 之间，
出现了高单倍型多样性(Hd)低核苷酸多样性(π)的情况，其中玉环的遗传多样性
最高，厦门的遗传多样性最低。在核基因 RyR3 的分析中，长度为 820bp 的序
列包含可变位点 28 个，其中有 26 个简约信息位点，单倍型多样性在
0.612~0.799 之间。核苷酸多态性在 0.00330~0.00612 之间，与 Cytb 基因序列分
析结果一致，也出现了高单倍型多样性与低核苷酸多样性的现象。 
3、由群体间遗传距离矩阵构建的 NJ 树及 Structure 聚类分析表明，中华乌
塘鳢可分为南北两个谱系(N 谱系和 S 谱系)，遗传距离与地理距离具有显著的
相关性。群体间遗传分化(FST)程度处于中高水平，相邻种群间的基因流(Nm)值
较大、交流频繁，而 N 谱系与 S 谱系之间基因流值较小，可能是与地理隔离因
素和中华乌塘鳢特殊的生物特性有关。 
厦
门
大
学
博
硕
士
论
文
摘
要
库
摘要 
  II 
4、基于 Cytb 基因序列及 RyR3 构建的单倍型网络结构图显示，中华乌塘
鳢群体明显分为南北两支。Tajima’D (D)，Fu’Fs (Fs)检验及核苷酸不配对分布
检验也表明，除厦门群体存在近期的群体扩张外，其他群体均未发生扩张。 
5、台湾海峡北部(霞浦至舟山)的五个地理样本均由 N 谱系、S 谱系和杂交
种群组成，证实了东海区域可能为中华乌塘鳢产生杂交的二次接触区。中华乌
塘鳢群体在闽浙沿海的二次接触区域形成的杂交带符合张力带模型。在张力带
中，与亲本种相比杂种的适应性相对较低，杂交带被限制在两个亲本种之间的
狭窄区域，主要是由杂种的扩散和选择之间的平衡性来维持。在杂交带中，等
位基因的丢失导致杂交种存活力下降，当夏季产卵季节时，中华乌塘鳢种群从
二次接触区域的南部向北部扩散，平衡了等位基因缺失现象。从整体来看，两
个系统的地理谱系处于物种形成过程的初期阶段。 
关键词：中华乌塘鳢；微卫星；Cytb；RyR3 核基因；杂交带遗传结构；二次接
触；渐渗 
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Abstract 
The Chinese four-eyed sleeper (Bostrychus sinensis) is a species of fish in China 
belonging to Vertebrata, Actinopterygii, Perciformes, Eleotridae, Bostrychus. In this 
study, three molecular markers (microsatellite markers (SSR), mitochondrial DNA 
(mtDNA) gene sequences and nuclear gene RyR3 sequences ) were used to detect and 
analyze the genetic structure and introgression of hybrid zones with a total of 534 
samples in six populations along Fujian and Zhejiang coastal areas. The factors that 
promote the formation and maintenance of hybrid zones are various, depending on the 
origin of the hybrids, the composition of the hybrid zones and their adaptability. 
Therefore, it is important to study the genetic structure and infiltration of the 
population in the hybrid zone to understand the adaptability The conclusions are as 
follows: 
1. In the microsatellite data (SSR) analysis, 15 highly polymorphic microsatellite 
loci were selected, the number of alleles per locus was 7~44, the range of observed 
heterozygosity (Ho) was 0.1546-0.9600, and the range of expected heterozygosity (HE) 
ranged from 0.4357 to 0.9602, the polymorphic information content (PIC) of each 
microsatellite locus was 0.2780~0.9523, indicating that the population of Chinese 
four-eyed sleeper population was highly polymorphic. The inbreed coefficient (Fis) is 
-0.3136~0.4487. The Fis of most seats is positive, which indicate that the 
heterozygous deletion occurred in the population. 
2. In this study, the length of Cytb gene was 1141bp, and 122 variable sites were 
detected. Among them, there were 79 parsimony informative sites, and122 haplotypes 
were defined. The haplotype diversity of 6 geographical populations was between 
0.765 and 0.895, and the nucleotide diversity (π) appeared between 0.00157 and 
0.002102. The situation included high haplotype diversity (Hd) and low nucleotide 
diversity (π). The genetic diversity of Yuhuan was the highest among the six 
geographical populations, and  Xiamen was the lowest at the same time. In the 
nuclear gene (RyR3) analysis, there were 28 variable sites in the sequence with length 
of 820 bp, among which had 26 parsimony informative sites. The haplotype diversity 
was between 0.612 and 0.799. And the nucleotide diversity was between 0.00330 and 
0.00612, which was consistent with the results of Cytb gene sequence analysis. 
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3. The NJ tree and Structure clustering analysis based on the genetic distance 
matrix among the populations showed that the Chinese four-eyed sleeper could be 
divided into two groups, and the genetic distance had a significant correlation with the 
geographical distance. (P<0.05). The gene flow (Nm) between adjacent populations 
was large and the frequency was frequent, while the gene flow between the north and 
south groups was small, which may be related to the geographical isolation factors 
and the special biological characteristics of Chinese four-eyed sleeper. 
4. The haplotype network structure based on the Cytb gene sequence and RyR3 
showed that the populations of the Chinese four-eyed sleeper were significantly 
divided into two groups. Tajima'D (D), Fu'Fs (Fs) test and nucleotide mismatch 
distribution test also indicated that, in addition to the recent population expansion in 
Xiamen, there was no expansion occurred in other populations. 
5. The five geographical samples of the northern part of the Taiwan Strait (Xiapu 
to Zhoushan) were composed of N-lineage, S-lineage and hybrid population, which 
confirmed that the East China Sea area was the secondary contact area of the Chinese 
four-eyed sleeper. The adaptability of the hybrid was relatively low to that of the 
parental species, and the hybrid zones were restricted to the two parental species. The 
narrow area is mainly maintained by the balance between the diffusion and selection 
of the hybrids. In the hybrid zone, the loss of alleles resulted in the decrease of the 
viability of the hybrids. When the spawning season was in the summer, the population 
of the Chinese four-eyed sleeper was spread from the south to the north in the second 
contact area, and the allele deletion was balanced. On the whole, the two clades are in 
the early stages of the species formation process. 
Key words: Bostrychus sinensis; microsatellite markers; Cytb; RyR3 nuclear gene; 
the genetic structure of hybrid zone; secondary contact; introgression 
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第一章 绪论 
1.1 鱼类遗传多样性研究进展 
据研究调查统计，世界上约有三万两千多种鱼类，其中有近 2/3 生活在海
水中，1/3 生活在淡水，是分布最广、种类最多的脊椎动物。鱼类在体积、形
态、生物学特性、生境方面都表现出丰富的多样性。例如，鱼类的体型因生活
环境不同而变化多样，纺锤型(fusiform)适合快速游动、扁平型(depressionform)
适合底栖生活，另外还有球型、带型、不对称型等特殊体型。同时鱼类由于分
布范围广、生境复杂多变，许多种类出现了群体内、群体间的遗传多样性[1, 2]，
包括染色体遗传多样性、DNA遗传多样性、蛋白质遗传多样性。 
1.1.1 染色体遗传多样性 
越来越多的研究表明，遗传物质的变化在物种遗传进化过程起主要作用，
遗传物质的改变分为染色体数目变化以及染色体结构变化，这些变化在物种形
成中发挥了重要作用[3]。染色体配对结果显示，为维持稳定的遗传进化机制，
多倍体物种可能迅速二倍化。同时鱼类也存在多倍化现象，通过染色体的多倍
化，与其祖先种隔离，进而形成新物种。 
1.1.2 蛋白质遗传多样性 
蛋白质遗传多样性体现在功能性蛋白质上，如功能性酶类、激素类等。同
工酶(Isozyme)就是一个很好的例子，它们具有相同或相似的功能，但结构不
同，目前已经有许多关于鱼类同工酶的报道[4, 5]。 
1.1.3 DNA遗传多样性 
DNA 多样性是指核 DNA 和线粒体 DNA 的遗传多样性，细胞核是遗传物
质主要的集中区域，DNA 序列的改变会导致物种进化甚至新物种的形成。因
此，利用不同的分子遗传标记研究鱼类遗传多样性，比较不同鱼类物种之间的
遗传差异，具有重要意义。遗传标记是指与目标性状连锁、易识别、可遗传的
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等位基因变异，是群体遗传学研究过程中的基石。从整个发展历程来看，遗传
标记经历了四个阶段，分别是形态学水平、细胞学水平、生理生化水平及分子
水平。最早使用的遗传标记为形态学标记，但它易受环境因素和基因显隐性的
影响，因此得出的结论不够准确。同工酶标记是一种生化水平标记，但是它具
有变异水平低、遗传信息提供量不足、受自然选择影响大等缺点。随后，DNA
分子标记的出现使同工酶标记逐渐被取代。DNA 分子标记的种类繁多，如随机
扩增多态性 DNA 标记(RAPD)、扩增片段长度多态性标记(AFLP)、微卫星标记
(Microsatellite, SSR)、单核苷酸多态性(SNP)、序列标记位点(STS)、序列特征化
扩增区域(SCAR)、线粒体 DNA 序列(Mitochondrion DNA sequence)和表达序列
标签(EST)。DNA 分子标记数量庞大，可提供丰富多样的遗传信息，不受环
境、生长发育、组织器官、基因表达等因素的限制，这些优点使 DNA 分子标
记发展迅速，成为分子生态学领域的主流分子标记。综合多方面考虑，本文选
择了 SSR 标记、线粒体基因标记(Cytb)、RyR3 基因标记共同研究中华乌塘鳢的
杂交带遗传结构及杂交渐渗现象。 
1.2 杂交渐渗 
1.2.1 杂交概述 
杂交可定义为遗传上存在差异的群体或者不同个体间发生有性交配的过
程。杂交可分为种内杂交和种间杂交，种内杂交较为常见，种间杂交发生概率
较小。在杂交概念中，如果要充分理解种间杂种(hybrid)和杂交物种(hybrid 
species)(包括异源多倍化产生的杂交物种，二倍体或同倍性产生的杂交物种)，
就需要正确认识物种的概念。 
物种是生物学研究的基石，任何生物学研究都离不开物种。物种的形成过
程是怎样的，如何界定一个生物群的所有个体是同一物种还是已积累足够的变
异可被划分为两个物种，这些问题在进化生物学中一直存在争议。二十世纪初
以 Dobzhansky[6]和 Mayr[7]为代表提出了生物学物种的概念(Biological Species 
Concept)，强调生殖隔离在种化过程中的重要性，并认为基因流的终止是导致
物种驶入独特演化轨道的唯一原因。然而，即便 BSC 的物种形成研究在生殖隔
离机制上取得了较大进展[8-11]，随着研究的深入，又面临一个新的问题，那就
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是生殖隔离的形成机制。传统观点认为，导致物种形成和生殖隔离的主要因素
是地理隔离。但是，有两种现象表明地理隔离并不是物种形成的必要条件：第
一种现象是形成同域物种，第二种现象是在物种边界发生渐渗 [12, 13]。正如
Barton 等指出，物种间的边界应当是可被渗透的，部分的基因组区段，可在种
间稳定的发生交换[14]。于是一些学者从不同角度提出了新的物种概念，如系统
发生学物种概念(phylogenetic species concept)、谱系物种学概念(genealogical 
species concept)等，此时物种概念应重新定义为：一个多方面稳定、可自我繁
殖、具有独特或组合鉴定形态性状及遗传间断的进化谱系[15]。因此，杂种与杂
交物种的区别是：(1)杂种未形成独立的进化体系，不具有群体遗传间断。(2)杂
种多为 F1、F2 代或回交后代，群体中个体间的遗传性状不稳定。(3)杂种位于
两个亲本种分布的中间地带，而杂交物种具有独特的分布区与生态位。 
不同物种间存在生殖隔离，生殖隔离机制可分为合子前隔离(prezygotic)和
合子后隔离(postzygotic)。合子前隔离是指由于各种外界因素影响阻碍交配或
受精，如环境变化、时间不同、行为障碍、配子竞争等[16-18]。合子后隔离是指
杂交后代的发育能力或生殖能力降低，包括杂种劣势或不能存活，杂种不育或
优势的 F1 代可育但杂种后代不能存活的杂种崩溃[19-22]。通常情况下杂交后代在
生育能力上存在差异，杂交 F1 代具有杂交优势，出现超越亲本的性状，特别是
地理分布区相近的物种或者近缘种之间的 F1 代，而随后的杂交后代可能会由于
基因不相容导致杂种适合度的下降。杂交优势对进化生物学有重要的意义，它
部分解释了异源多倍体物种的起源和克隆杂交世代的出现[23, 24]，同时为渐渗杂
交路线的成功确立做出贡献。尽管杂交优势在无性生殖或异源多倍体杂交物种
的形成中有重要作用[25]，但是在基因渐渗世系和同倍体杂交物种后代的隔离种
群中，由于纯合度不断的升高，杂交优势的作用逐渐在消减。 
1.2.2 杂交带(Hybrid zone) 
杂交带是指两个具有间断性状特征的物种或谱系在重叠的分布区发生杂交
现象所在的区域。在杂交带中的杂种个体无特有的基因型，与亲本间未产生明
显的生殖隔离，没有形成独立的遗传世系。杂交带具有较高的分化和多样性，
由于杂种的基因型及表型在两个亲本间的变化方式为渐变式，因此它是检测物
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